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В работе рассматриваются вопросы использования математических и 
имитационных моделей в биологических исследованиях на примере исследования 
динамики ВИЧ-инфекции. Известны многочисленные математические модели, 
описывающие иммунную систему и её взаимодействие с ВИЧ [1, 2]. На их основе в 
работе строятся имитационные модели, и изучается их поведение. Математическая 
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На рис.1 представлена выполненная в Simulink соответствующая имитационная 
модель [3, 4]. 
 
Рис. 1. Имитационная модель взаимодействия Т-лимфоцитов и ВИЧ 
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